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Resumen 
En el presente trabajo, es estudiada la diversidad genética de tres poblaciones 
atribuidas a ecotipos de aguaymanto, Physalis peruaviana. Las tres poblaciones 
eran atribuidas a los ecotipos Agroandino (provincia de San Pablo), Celendino 
(provincia de Celendín) y Cajabamba (provincia de Cajabamba) del departamento 
de Cajamarca. Se realizó la cuantificación proteica y evaluó el polimorfismo de las 
proteínas de reserva seminal (SSPs) mediante electroforesis en gel de poliacrilamida 
denaturante (SDS-PAGE). Además, se identificaron características bioquímicas de 
las proteínas seminales en esta especie. No se hallaron diferencias entre las tres 
poblaciones basados en la cuantificación proteica. Las globulinas (82.4%) fueron la 
fracción mayoritaria seguida por las albuminas (13.9%), glutelinas (3.7%) y prola-
minas (0.7%). Sólo las albuminas mostraron polimorfismo, hallándose 21 proteínas 
entre ~ 6.5 a ~45 kDa y tres perfiles electroforéticos diferentes, los cuales fueron 
compartidos entre las poblaciones. Se identificaron las leguminas y vicilinas en la 
fracción globulina. Las glutelinas mostraron proteínas de mismo peso molecular 
(PM) a las leguminas; y las prolaminas sólo una banda de bajo PM. La población de 
San Pablo fue completamente homogénea a diferencia de la población de Cajabam-
ba que mostró la mayor diversidad genética seguida de Celendín. No fue posible 
diferenciar las poblaciones designadas como ecotipos Agroandino, Cajabamba y 
Celendino basados en el análisis de proteínas seminales. 
Abstract
The genetic diversity of three populations designated as ecotypes of golden berry 
(Physalis peruaviana) is studied using protein quantification and polymorphism of 
seed storage proteins (SSPs) by denaturating polyacrylamide gel electrophoresis 
(SDS-PAGE). As well, biochemical characteristics of seed proteins were identified. 
The populations were from San Pablo province (Agroandino ecotype), Celendín 
province (Celendino ecotype) and Cajabamba province (Cajabamba ecotype), all 
from Cajamarca Department. There was not difference among the three popula-
tions based on protein quantification. Globulins (82.4%) were the majority fraction 
followed for albumins (13.9%), glutelins (3.7%) and prolamins (0.7%). Only albumins 
showed polymorphism, showing 21 proteins between ~6.5 to ~45 kDa and three 
different electrophoretic profiles, which were share among the three populations. 
Legumins and vicilins were identified in globulin fraction. Glutelins showed proteins 
of same molecular weight (MW) to legumins; and prolamins only a band of low 
MW. San Pablo province population (Agroandino ecotype) was completely uniform, 
while Cajabamba population showed higher genetic diversity followed by Celendin 
population. Our results shows that, based on seed proteins analyses is not possible 
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Introducción 
Physalis peruaviana L. conocida en el Perú como agua-ymanto, uchuva en Colombia, uvilla en Ecuador y golden 
berry en inglés, es una planta herbácea nativa de los An-des, que ha ganado importancia económica en los últi-mos años debido a los componentes bioactivos presen-tes en su fruto, por lo cual ha sido considerada como un alimento funcional (Puente et al. 2011). El fruto es una baya esférica amarillo-naranja que contiene entre 150-300 semillas pequeñas (Fischer et al. 2014). La demanda local, nacional y extranjera de este fruto se encuentra en estado creciente, tanto en su forma fresca como produc-to transformado (INDECOPI 2015), por lo que el conoci-miento de su variabilidad genética permitiría adecuados programas de mejora genética y conservación de este cultivo. Es así que, Morillo et al (2011) señalan que, debi-do a que es un cultivo con gran demanda de exportación, es necesario el conocimiento de su variabilidad genética para las actividades de selección y premejoramiento; así 
mismo refieren que la utilización plena del potencial de cualquier cultivo depende de un conocimiento genético amplio, por lo que sería de suma importancia conocer, 
conservar y manejar la diversidad de fitorecursos con gran potencial como es el caso de P. peruviana.Se entiende como ecotipo a aquella población que ma-
nifiesta una expresión fenotípica particular frente a un ambiente determinado; así, según la Biblioteca Nacional de Agricultura de los EE.UU. (NAL 2017) un ecotipo es un 
grupo subespecífico que se adapta genéticamente a un hábitat particular. En Physalis peruviana se ha determi-nado ecotipos diferenciados por caracteres morfológicos, tres ecotipos procedentes de Colombia, Kenia y Sudáfri-ca son lo que comúnmente se cultivan en todo el mundo; sin embargo, existen referenciados más de 80 ecotipos (Puente et al. 2011). En el Perú, el departamento de Caja-marca tiene la mayor área cultivada de aguaymanto. Los agricultores y las empresas agroindustriales, dedicadas a 
la producción de aguaymanto, hacen esfuerzos para tra-
tar de identificar, seleccionar y cultivar distintos ecotipos, 
sin embargo, no se ha profundizado en conocimiento ge-nético que sustente la selección de estos ecotipos.Aunque, tradicionalmente la diversidad genética fue evaluada usando caracteres morfológicos, estos han sido superados por marcadores moleculares, como los bio-químicos y los basados en ADN (Schlötterer 2004). Uno de estos marcadores bioquímicos lo conforman las pro-teínas de reserva de semillas, que constituyen la fuente de aminoácidos para los procesos de síntesis que tienen lugar durante la germinación (Martin et al. 2010). Las proteínas de reserva de semillas (SSPs, por sus siglas 
en inglés) se clasifican en base a su solubilidad, así las albúminas son solubles en agua, las globulinas son solu-bles en soluciones salinas, las prolaminas son solubles en alcohol y las glutelinas son solubles en ácidos o alca-
lis (Osborne 1909). El análisis de SSPs ha sido utilizado para detectar diferencias entre especies y cultivares de Solanaceas (Vladova et al. 2000, Vladova et al. 2004), 
obteniendo perfiles electroforéticos distintos median-te electroforesis en gel de poliacrilamida desnaturante 
(SDS-PAGE). También, las SSPs han permitido la diferen-ciación entre ecotipos de tomates y frejoles (Mennella et al. 2001, Mennella et al. 2003). Además, se ha señalado 
que los perfiles electroforéticos de proteínas seminales tienen una alta estabilidad e independencia de las con-diciones ecológicas (Florina 2012; Samah et al. 2015), 
por lo que también se le ha utilizado para diferenciar y 
caracterizar poblaciones (Ramirez et al 2016). Aunque los marcadores basados en ADN son reconocidos por 
proporcionar resultados más específicos, los marcadores 
bioquímicos que utilizan la SDS-PAGE tienen la ventaja de ser técnicas simples y de bajos requerimientos, ade-cuados para estudios iniciales a gran escala en los pro-gramas de mejoramiento genético de plantas (Gao et al. 
2010). Al respecto, Galussi et al (2006) sostienen que el 
conocimiento del perfil de proteínas seminales de cada cultivar permitiría reconocer las posibles diferencias entre ellos; mientras que, Moscoso et al (2017) señalan 
que los estudios de fraccionamiento y caracterización de 
proteínas de semilla permiten identificar variedades con valor nutricional, lo que conlleva a estudios que permiti-rían desarrollar nutraceúticos ricos en péptidos bioacti-vos. Por otro lado, Gardiner y Forde (1992) demostraron que la SDS-PAGE de 200 semillas como mínimo produce un patrón electroforético representativo y reproducible 
para la población analizada.
En el presente trabajo se analiza la diversidad gené-tica de tres poblaciones de aguaymanto, designados por sus productores como ecotipos Agroandino, Celendino y Cajabamba, procedentes del departamento de Cajamarca.
Material y métodos
Material biológico.- Frutos maduros de treinta plan-tas de P. peruviana fueron colectados durante el año 2015, en tres poblaciones cultivadas de las provincias de San Pablo, Celendín y Cajabamba, en la región de Caja-marca (Fig. 1; Tabla 1). Las muestras fueron colectadas de los campos de cultivo de la empresa Agroandino-Peru 
(San Pablo), AZ Ingenieros EIRL (Celendin) y las propor-cionadas por el Ing. Lenin Abanto (Cajabamba) quienes designan a sus poblaciones como ecotipos Agroandino, Celendino y Cajabamba respectivamente. Estos ecotipos 
son caracterizados por diferencias morfológicas, como la 
forma y color del fruto. Se colectaron diez frutos madu-ros de planta, cada fruto contiene aproximadamente 200 semillas, lo que hace un total de 100 frutos y 20000 se-
millas por población. El estado de madurez de los frutos fue catalogado de acuerdo a la norma técnica colombiana NTC 4580 para P. peruviana. Se enviaron muestras her-
borizadas al Museo de Historia Natural de la Universi-
dad Nacional Mayor de San Marcos para su identificación taxonómica (Códigos: 222-USM-2015, 223-USM-2015, 224-USM-2015).
Extracción de las fracciones proteicas.- La extrac-
ción proteica se realizó por planta, así las semillas de los 
diez frutos de cada planta fueron mezcladas y se extrajo una muestra de 0.2 g, lo que equivale aproximadamente 250 semillas. Estas semillas fueron trituradas hasta ob-
tener una harina fina con un mortero, a partir de la cual 
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se obtuvo las cuatro fracciones de proteínas de almace-namiento seminal sucesivamente en base a la técnica de fraccionamiento por solubilidad según Osborne (1909). De esta manera, se extrajo primero la albúmina, para lo 
cual se mezcló la harina con agua destilada (1:5 p/v) du-
rante 60 minutos y se centrifugó a 14500 rpm durante 20 minutos. El sobrenadante, fracción albúmina, se extrajo y almacenó a -20 ºC. El sedimento se lavó dos veces con agua destilada y se añadió la solución de extracción de 
globulinas (NaCl 0.5 M, Tris HCl 50 mM pH 8), y se con-
tinuó con el mismo protocolo utilizado para la fracción anterior. De forma similar, se extrajeron la fracción glu-
telina (NaOH 0.1 M, SDS al 2%, 2-mercaptoetanol al 5%) 
y prolamina (etanol al 70%). Además, cada fracción (1:4 
v/v) se desgrasó con acetona /metanol (8:1 v/v) durante 2 horas a -20ºC, se centrifugó a 14500 rpm durante 15 
minutos y se resuspendió el sedimento en SDS al 0.1%. 
La cuantificación de proteínas se realizó utilizando absor-
bancia a 280 nm en NanoDrop Lite (Thermo Scientific). 
La cuantificacion fue corregida de acuerdo con la fórmula de Waddell (Aitken & Learmonth 2002) y el rendimiento proteico (g proteína/100 g harina de semilla) se calculó utilizando 
los datos de cuantificación y volumen de extracción.
Electroforesis de proteínas.- La electroforesis se 
realizó usando un equipo de electroforesis vertical (Mi-
ni-PROTEAN, Bio-Rad Laboratories) utilizando un siste-ma discontinuo-denaturante (SDS-PAGE) según Laemmli 
(1970). Se prepararon geles de resolución (14%, pH 8.8) 
y empaquetamiento (4%, pH 8.6) utilizando una solu-
ción de acrilamida-bisacrilamida, tampón Tris-HCl, so-dio dodecilsulfato (SDS), persulfato de amonio y tetra-
metil-etilendiamina (TEMED). Se analizaron condiciones 
reductoras y no reductoras utilizando tampón de carga 
4X (Tris HCl 250 mM pH 6.8, glicerol al 25%, azul de bro-
mofenol al 0.02%, SDS al 8% y mercaptoetanol al 8%) 
según Grabski et al (2001) con ligeras modificaciones. Para las condiciones no reductoras, sólo se evitó el uso 
de 2-mercaptoetanol. La mezcla fue calentada en baño maria (90°C) durante 5 minutos, se centrifugó y se usó inmediatamente para la separación electroforética. Los 
geles se tiñeron con Coomassie Blue R-250 de acuerdo con Lawrence et al. (2009).
Análisis de los datos.- Se evaluó la distribución nor-mal (prueba de Shapiro-Wilk, P <0.05) y homogeneidad 
de varianzas (prueba de Levene, P <0.05) para la cuanti-
ficación de proteínas. La comparación de las medias en-tre los ecotipos se evaluó mediante ANOVA (paramétri-ca) o Kruskal-wallis (no paramétrica). Todas las pruebas 
estadísticas se realizaron utilizando el programa Rstudio 
v3.1.2 (R Core Team 2014).Las comparaciones de patrones de proteínas fueron cualitativas, basadas en la movilidad de bandas en con-
diciones reductoras. Se elaboró una matriz binaria de 
presencia/ausencia de proteína. Las bandas débiles se asignaron como datos perdidos y se descartaron del aná-
Figura 1.- A: Lugares de colecta (círculos negros) 1: San Pablo, 2: Celendin y 3: Cajabamba. B: Campo de cultivo de la 
empresa Agroandino (San Pablo). C: Semilla de aguaymanto. 
Tabla 1.- Datos de los sitios de colecta. msnm: metros sobre el nivel del mar
Ecotipo Provincia Coordenadas Altitud (m) N° plantas
Agroandino San Pablo 7°5'43.9"S, 78°49'13.9"W 2662 10
Celendino Celendín 6°52'35.9"S, 78°07'49"W 2620 10
Cajabamba Cajabamba 7°29'55.1"S, 78°07'55.2"W 2058 10
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lisis aquellas bandas con un porcentaje de datos perdidos 
superior al 10% de las treinta plantas analizadas. El índi-
ce de Shannon (H) se utilizó para analizar la diversidad genética (Lewontin 1972), el cual se calculó en dos nive-les usando el programa Popgene v1.32 (Yeh et al. 1999), 
asi Hpop es la diversidad dentro de las poblaciones, y Hsp es la diversidad de la especie, con estos parámetros se de-terminó la proporción de diversidad dentro de las pobla-
ciones (Hpop/Hsp), y la proporción de diversidad entre po-
blaciones (Hsp-Hpop/ Hsp) (King & Schaal 1989). Las masas moleculares de las proteínas se estimaron mediante com-
paración con el marcador de proteína de 6,5 a 200 kDa 
(SERVA Electrophoresis GmbH), y se realizó el análisis 
densitométrico usando el programa Gelanalyzer 2010a.
Resultados
Fraccionamiento proteico.- La extracción sucesiva de harina de semilla de P. peruviana con diferentes di-solventes produjo albúmina, globulina, prolamina y glu-telina en proporciones variables (Tabla 2). La globulina 
fue la mayor fracción proteica (82.4%), presentando el 
1.08, 1.15, 1.12 g/100g en la población de San Pablo, Ce-lendin y Cajabamba respectivamente. La albúmina apor-
tó 13.9%, seguida de la glutelina (3.7%) y la prolamina 
(0.7%) que presentó niveles insignificantes. No hubo 
diferencias significativas en el contenido proteico de las fracciones entre las poblaciones (P < 0.05) (Tabla 2).
SDS-PAGE.- El SDS-PAGE de la fracción albúmina 
en condiciones reductoras mostró proteínas entre 6.5 a 45 kDa (Fig. 2 (a), carril 1). Bajo condiciones no reduc-toras se encontró un patrón similar (Fig. 2 (a), carril 2), pero variando sólo en la banda de bajo peso molecular 
6.5 kD lo que indicaría la presencia de enlaces disulfuro. El análisis densitométrico reveló tres regiones principa-
les, siendo la proteína de bajo peso molecular (banda z) la mayoritaria seguida por las bandas m y n. La fracción 
globulina en condiciones reductoras mostró 6 proteínas, 
que se visualizaron en tres grupos compuestos por dos proteínas cada uno (Fig. 2 (b), carril 1). Así, en el Grupo 1, las bandas a y b mostraron un peso molecular de apro-
Figura 2.- SDS-PAGE de las fracciones proteicas bajo condiciones reductoras (R) y no reductoras 
(NR). (A) Fracción albúmina: carril 1 y carril 2 bajo condiciones R y NR respectivamente; las bandas 
m, n y z fueron las proteinas mayoritarias en la fracción albúmina. (B) Fracción globulina: carril 1 
y carril 2 bajo condiciones R y NR respectivamente; las bandas a y b son las vicilinas, las bandas 
c, d son los α-polipéptidos y e, f son los β-polipéptidos de las leguminas. (L) marcador de peso 
molecular (6.5-200 kDa).




) de la extracción de las fracciones de proteína seminal de San Pablo (n=10), Celendin 
(n=10), y Cajabamba (n=10). Los valores son expresados como media ± desviación estándar. Valores en paréntesis indican porcentaje de 
proteína extraída. NS: media con diferencia no significativa entre ecotipos (P < 0.05).
Fracciones proteicas San Pablo Celendín Cajabamba Promedio (%)
AlbuminaNS 0.18 ± 0.0 0.2 ± 0.0 0.2 ± 0.0 0.19 (13.9)
GlobulinaNS 1.08 ± 0.2 1.15 ± 0.2 1.12 ± 0.2 1.12 (82.4)
GlutelinaNS 0.05 ± 0.05 0.04 ± 0.0 0.07 ± 0.06 0.05 (3.7)
TotalNS 1.31 ± 0.18 1.38 ± 0.21 1.39 ± 0.18 1.36 (100)
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ximadamente 45 kDa; las bandas c y d de ~34 y 32 kDa respectivamente en el grupo 2; y las bandas e y f presen-taron ~24 y 22 kDa en el grupo 3, siendo estas últimas las bandas mayoritarias. Además, los grupos 2 y 3 en con-
junto representaron el 83.4% de la fracción globulina. Por otro lado, en condiciones no reductoras, se encontraron aproximadamente 12 proteínas en esta fracción. Además, 
se identificaron subunidades de algunas bandas protei-cas (cf, ef y ff en la Fig. 2 (b), carril 2) extrayéndolas del gel y resolviéndolas bajo condiciones reductoras. La fracción prolamina se resolvió en una banda de bajo peso molecu-
lar (6.5 kDa), con una ligera variación bajo condiciones no 
reductoras similares a la banda z en la fracción albúmina. Las glutelinas sólo se lograron extraer bajo condiciones reductoras, mostrando 4 bandas de PM similar a la frac-ción globulina (Fig. 3, carril 4).
Diversidad genética.- Sólo la fracción albúmina pre-
sentó polimorfismo, observándose 21 bandas de las cua-les, debido al porcentaje de datos perdidos, fueron anali-
zadas 14; obteniéndose tres perfiles proteicos diferentes 
(perfil A, B y C en Fig. 4). Todas las plantas de San Pablo 
presentaron un solo perfil, el perfil A, el cual fue compar-tido con las otras poblaciones. La población de Celendín 
mostró dos perfiles (A y B), siendo el perfil A compartido 
con San Pablo y el perfil B con Cajabamba. La población 
de Cajabamba presentó los tres perfiles, siendo uno de 
ellos hallado solo en esta población (perfil C), además no 
se incluyó en el análisis el perfil electroforético de dos individuos pues presentaron un patrón atipico. Los per-
files A, B y C se hallaron en 20, 7 y 1 individuo respecti-vamente (Tabla 3). Las fracciones globulina y glutelina se 
resolvieron en un único perfil para todas las plantas ana-
lizadas. Debido a que solo la fracción albúmina presento 
polimorfismo, el índice de Shannon se calculó sobre la base de esta fracción. La población de San Pablo mostró 
diversidad nula (H = 0,00 ± 0,0), mientras Celendín y Ca-
jabamba mostraron baja diversidad 0,1 ± 0,25 y 0.17 ± 0.29 respectivamente, siendo Cajabamba el más diverso. 
Respecto a la estructuración genética, la diversidad se halló distribuida principalmente dentro de las poblacio-
nes (63%), mientras la diversidad entre estas fue 37%. 
Discusión Sogi et al. (2002) estudiando semillas de tomate (So-lanaceae) encontraron una tendencia similar a nuestros resultados en aguaymanto, asi, la globulina fue la frac-
ción mayoritaria (61%), seguida de albúmina (23.4%), 
Figura 3.- SDS-PAGE comparativa de las cuatro fracciones proteicas 
en condiciones reductoras. Carril 1: Albúmina. 2: Globulina. 3: Pro-
lamina. 4: Glutelina. L: marcador de peso molecular (6.5 - 200 kDa).
Tabla 3.- Distribución de los tres perfiles electroforéticos (A, B 




A (n) B (n) C (n)
San Pablo 10 - -
Celendín 7 3 -
Cajabamba 3 4 1
Figura 4.- Los tres perfiles electroforéticos (A, B y C) encontrados 
en la fracción albúmina y sus respectivos esquemas (Ae, Be, Ce). 
En el carril P se muestran con flechas las 21 bandas encontradas, 
de las cuales, las flechas con asterico (*) indican las 7 bandas que 
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glutelina (8.6%) y prolamina (7.1%). Además, Sheoram 
et al. (2005) utilizando electroforesis 2D y espectrome-tría de masas, también indican a las globulinas como 
las proteínas mayoritarias, pues identificaron una alta 
frecuencia de estas (46%), seguidas por las albúminas 
(2%) a partir de la identificación de 47 proteínas de una extracción total de proteínas. Sin embargo, en la sandía, una cucurbitácea, la composición proteica varía un poco, siendo la fracción mayoritaria la globulina seguida de glutelinas, albuminas y prolaminas (Wani et al., 2011). 
Estos resultados apoyan los hallazgos que especies de di-ferentes familias presentan distintas composiciones en sus fracciónes de proteína seminal.
En Perú no han sido reportados estudios de perfiles electroforéticos de proteinas seminales de aguaymanto, por lo que el presente trabajo sería un primer reporte. No hubo diferencias en la concentración de las fraccio-nes proteicas entre las poblaciones, lo cual indica su alta similitud. Wani et al. (2011) estudiando fracciones pro-
teícas en dos variedades certificadas de sandía, hallaron 
diferencias significativas en la concentración de las frac-
ciones. Resultados similares fueron obtenidos por Tchia-gam et al. (2011) en 10 variedades de frijoles. Teniendo en cuenta lo anterior, nuestros resultados indicarían que las tres poblaciones serian similares. Varios autores mencionan a la albúmina 2S, como la proteína mayoritaria en la fracción albúmina (Sal-
manowicz & Przybylska 1994). La albúmina 2S es una proteína heterodimérica compuesta de una subunidad grande y una pequeña unidas por enlaces disulfuro (S-S) (Shewry et al. 1995). Oguri et al. (2003) encontraron la subunidad grande y pequeña con pesos moleculares (PM) de alrededor de 8 y 4 kDa respectivamente en to-mate, usando un sistema Tricina-SDS-PAGE. Por lo tan-
to, la banda de 6,5 kDa (Fig. 2 (a), banda z en el carril 1) correspondería a la albúmina 2S. Sin embargo, no fue posible distinguir las dos subunidades porque el sistema 
utilizado Glicine-SDS-PAGE no permite la resolución de 
proteínas de bajo peso molecular (Schägger 2006).La fracción de globulina se compone de dos grupos 
en base a su coeficiente de sedimentación: 7s y 11s, lla-mados vicilinas y leguminas, respectivamente (Tai et al. 2001). Sheoram et al. (2005) encontró que las vicillinas poseen mayor PM que las leguminas en tomate. Además, 
Tai et al. (2001) identificaron una vicilina de 45 kDa en esta misma especie, por lo cual las bandas a y b (grupo 1) (Fig. 2 (b), carril 1) podrían considerarse vicilinas. Las leguminas están compuestas por dos polipéptidos llama-
dos α y β que están unidos por enlaces S-S (Fukushima, 
1991). Además, los α-polipéptidos usualmente tienen 
PM entre 30-40 kDa mientras que los β entre 20-25 kDa, 
asi los α-polipéptidos poseen mayor PM que los β (Alché 
et al. 2006). Por lo tanto, el grupo 2 (34 y 32 kDa) y 3 (24 
y 22 kDa) serían los α y β-polipéptidos respectivamente. 
La separación de los dímeros ef, cf y ff (figura 2 (b), ca-
rril 2) también confirmarían esta designación. Además, Chileh et al. (2010) indicaron a las leguminas como las globulinas mayoritarias, lo que estaría de acuerdo con nuestros resultados densitométricos.
Las prolaminas presentaron un PM similar a la banda 
z (~ 6,5 kDa) de la fracción albúmina, la cual ha sido de-signada como la albúmina 2s de aguaymanto. Actualmen-
te, la albúmina 2S se ha clasificado como miembro de la superfamilia prolamina basándose en relaciones estruc-turales (Sherry et al. 2002). Por lo tanto, las prolaminas de P. peruviana podrían ser isoformas solubles en alcohol de la albúmina 2S. Esto podría deberse a que la albúmina 
2S está codificada para familias multigénicas que generan varias isoformas (Oguri et al., 2003). La glutelina sólo se extrajo bajo condiciones reductoras como también men-cionan Smith y Desborough (1987) en Solanaceaes. El 
perfil de esta fracción proteica fue similar al de las legu-mininas, lo que indicaria que las glutelinas de P. peruviana podría ser isoformas de este grupo de proteínas.Las tres poblaciones mostraron baja diversidad gené-tica, incluso San Pablo presentó nula. Los valores bajos de diversidad genética se generan por la presencia de una población estructurada, que puede ser generada en po-
blaciones cultivadas por dos razones principales: (1) el tipo de reproducción vegetal, principalmente en autóga-mas, lo cual no es el caso pues aguaymanto es principal-mente alógama (Cely et al. 2015) y (2) la presencia de un programa de mejora genetica; esto último fue menciona-do por los representantes de las empresas que cultivan los denominados ecotipos Agroandino y Celendino, quie-nes aplican el método de selección de masal. Por lo tanto, 
esta sería la razón de la baja diversidad genética encon-trada. Aunque no se encontró variación en globulinas y glutelinas, su existencia no se descarta pues se ha repor-tado que la técnica SDS-PAGE oculta variabilidad que es 
posible revelar con otras técnicas como HPLC (Menella et al. 2001; Menella et al. 2003; Menella et al. 2005).El análisis electroforético es una valiosa herramienta 
que permite separar y aislar proteínas, y los perfiles o pa-trones electroforéticos que se obtienen permiten detec-tar variabilidad en cuanto a tipos y concentraciones de proteínas en muestras de diferente origen (Abarca et al. 2002). Además, se ha demostrado que es posible distin-
guir variedades tradicionales, variedades certificadas y 
ecotipos basándose en un perfil electroforético específico 
(Driedger et al. 1993). Así, los tres perfiles encontrados en la fracción albúmina indicarían la existencia de tres po-
sibles ecotipos, dos de ellos, perfil A y B, (Fig. 4) hallados en varios individuos (20 y 7 respectivamente) y por tanto 
se sugeriría su existencia, sin embargo, el tercero (perfil C, Fig. 4) solo fue hallado en un individuo de Cajabam-
ba y, por tanto, no se podría confirmar su presencia. En trabajos previos se ha empleado a las glutelinas como un marcador proteico en la diferenciación de variedades en la familia solanácea (Smith & Desborough 1987; Menella 
et al. 2001), sin embargo, nuestros hallazgos indicarían que la fracción albúmina también debería ser considera-da como un marcador a tener en cuenta para el análisis de variedades en aguaymanto. La presencia de variedades o ecotipos debe ser corroborada empleando técnicas de 
identificación morfológica, agronómica y ADN. 
En resumen, se reporta por primera vez un análisis 
de los perfiles electroforéticos de proteínas seminales de 
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tres poblaciones de aguaymanto provenientes del depar-
tamento de Cajamarca, los perfiles electroforéticos son compartidos y no muestran diferencia en la concentra-ción proteica de semillas, lo que sería consecuencia de la baja diferenciación genética entre las poblaciones de San Pablo, Celendín y Cajabamba. Esto indicaría que aún no se han diferenciado como ecotipos. Por otro lado, la mayor homogeneidad de la población de San Pablo se de-
bería a una mejor eficiencia en el programa de selección y mejora genética implementado por la empresa. 
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